Streszczenie

Struktura RNA jest kluczowym czynnikiem determinujgcym jego funkcje, poniewaz
dynamiczne zmiany konformacyjne czasteczek RNA sa kluczowe dla ich roli, np.

w regulacji ekspresji genow i syntezie biatek. Doktadne okreslenie struktury RNA za
pomoca metod takich jak NMR lub krystalografia rentgenowska jest trudne ze wzgledu
na dynamicznag nature czasteczek RNA, a takze jest pracochtonne i kosztowne. Techniki
sondowania struktury RNA oferuja alternatywe, umozliwiajgc obserwacje RNA

w roznych warunkach, w tym in vivo i in vitro. Szybki rozwoj protokotow sondowania

o duzej przepustowosci umozliwit analize tysiecy czasteczek RNA jednoczesnie,
dostarczajac kompleksowych zbiorow danych, ktore mozna zintegrowa¢ z modelami
komputerowymi w celu poprawy doktadnosci przewidywan struktury RNA.

W tej pracy przedstawitam dwie nowe metody obliczeniowe: prooNORM i rnaCARD.
probNORM to uniwersalna metoda analizy danych z eksperymentow sondowania
struktury drugorzedowej RNA o duzej przepustowosci, obliczajgca reaktywnosé
poszczegolnych nukleotydow na podstawie skorygowanego rozktadu sygnatu w probce
kontrolnej. Ta metoda umozliwia uzyskanie silnego sygnatu z dobrg rozdzielczoscia
miedzy nukleotydami jedno- i dwuniciowymi w strukturze RNA. rnaCARD zostata
opracowana do porownywania dwoch alternatywnych struktur drugorzedowych RNA,
pozwalajgc na odkrycie podobienstw i roznic miedzy strukturami na podstawie ich
reprezentacji w notacji abstrakcyjnych ksztattow RNA. Obie metody zostaty opracowane
w jezyku Python, wraz z aplikacjami internetowymi napisanymi w jezyku R Shiny.
Stworzone metody zastosowatam do przeprowadzenia kompleksowej analizy struktur
drugorzedowych RNA regionow UTR wirusa Zika. Na podstawie reaktywnosci
obliczonych za pomocg probNORM, przeprowadzitam modelowanie struktury RNA
czterech izolatow wirusa Zika a nastepnie zidentyfikowatam nowe cechy strukturalne za

pomocag rnaCARD.



